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摘要
滨海湿地是地球上生产力最高、生物多样性最丰富、生态功能最具价值的湿
地生态系统之一，因其独特的生态环境及其在营养物质循环、污染物截留和侵蚀
控制等方面的显著作用而广受关注。近年，我国滨海湿地呈现总面积持续减少，
自然湿地面积锐减，而人工湿地和非自然湿地面积剧增的变化趋势。导致滨海湿
地受损的原因主要有五大方面：海岸围垦、过度收获、污染、外来物种入侵和全
球气候变化。
盐田港位于福建省宁德市溪尾镇，是三沙湾重要的水域之一，溪尾湾位于溪
尾镇，是重要的牡蛎养殖基地。近年来，由于人类养殖、开垦活动、米草入侵等
因素影响，盐田港特别是溪尾湾的生境退化现象严重。为实现溪尾湾生境恢复，
2012 年-2015 年期间，本研究对溪尾湾采取生境修复策略，主要开展海岸人工湿
地与海水生态浮床技术相结合的陆源污染物拦截与消减，其中在溪尾湾主要进行
红树林湿地扩容及人工湿地培育的修复策略。微生物是滨海湿地生态系统的重要
组成部分，在物质循环和能量流动中发挥巨大作用。因此，沉积物中微生物的群
落结构常被用于指示生境修复的状况。目前，高通量测序方法因其准确性强、数
据量大、快速等优点被用于土壤微生物群落结构的研究。本论文应用基于 Illumina
高通量测序平台比较不同生境修复策略下的微生物群落结构差异，探究时空尺度
上微生物群落结构变化规律；应用可培养技术分离纯化可培养的细菌，从中筛选
石油烃降解菌并进行石油烃降解菌的降解特性研究。主要结果归纳如下：
（1）盐田港溪尾湾沉积物微生物群落结构调查，经高通量测序共鉴定微生
物 26 个门 66 个纲，其中变形菌门（Proteobacteria）占绝对优势（占 44.4%-65.7%），
其次依次是绿弯菌门（Chloroflexi）（占 4.6%-10.0%）和酸酐菌门（Acidobacteria）
（ 占 4.1%-9.0% ）。 γ- 变 形 菌 纲 （ Gammaproteobacteria ）、 α- 变 形 菌 纲
（Alphaproteobacteria）和δ-变形菌纲（Deltaproteobacteria）是绝对优势类群。在
属的水平上，各样本的群落结构呈现出相同结果，且包含多种已报道的功能微生
物类群。微生物多样性随时间和空间的变化有所差异，具体来说空间上，光滩区
微生物多样性＞米草区＞红树林区，功能降解菌多样性是米草区＞光滩区＞红树
林区，棍状厌氧菌属（Anaerorhabdus）仅存在新光滩生境中，互营单胞菌属
（Syntrophomonas）仅存在红树林生境中；随时间的推移，微生物多样性呈现降
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低的趋势，且不同年份，优势菌属有所差异，2012 年以酸杆菌门（Acidobacteria）
的 GP21属和芽孢八叠球菌属（Sporosarcina）为优势菌属，2013 年-2015 年样品
多以变形菌门（Proteobacteria）不同的细菌属占优势，2013 年样品多以ε-变形菌
纲（Epsilonproteobacteria）的 Sulfurovum 属占优势，2014 年样品多以δ-变形菌纲
（Deltaproteobacteria）的暗杆菌属（Pelobacter），2015 年样品多以γ-变形菌纲
（Gammaproteobacteria）的 Haliea属占优势。
（2）通过可培养方法，从 2014 年及 2015 年沉积物样品中分离到 25 株细菌，
16S rRNA 基因鉴定结果显示这些细菌分属于 3 门 15 属 25 种。应用选择性培养
基，获得 2 株石油烃降解菌，3 株多环芳烃（Polycyclic aromatic hydrocarbons，
PAHs）降解菌。
经 16S rRNA 基因鉴定， 2 株石油烃降解菌分别为 Rhodococcus sp.
14C1-JGC2-1-1 和 Acinetobacter sp. 14C1-JHC2-1-1。采用改良平板升华法成功地
筛选到 3 株 PAHs 降解菌，16S rRNA 基因鉴定结果显示这 3 株菌分别为
Croceicoccus sp. 14P-JHC2-1，Jiella sp. 15P-JC2G-3 和 Thioclava sp. 15P-JC3G-3。
用 GC-MS 测定 2 株石油烃降解菌对石油中的饱和烃和芳烃组分的降解，扣
除非生物因素的损失（11.9%），降解菌对石油烃的降解能力分别为 19.4%和
25.3% 。 用 SPE-HPLC （ Solid phase extraction-high performance liquid
chromatography，SPE-HPLC）测定 3 株菲降解菌对菲的降解能力，结果显示，
降 解 菌 Croceicoccus sp.14P-JHC2-1 、 Jiella sp. 15P-JC2G-3 和 Thioclava sp.
15P-JC3G-3，在 168 h 后对初始浓度为 100 mg/L 的菲分别降解了 95.4%，63.7%
和 80.8%，表明降解菌具有较强的 PAHs 降解能力。
关键词：滨海湿地；生境修复；高通量测序；微生物群落结构
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Abstract
Coastal wetlands are one of the most important valuable wetland ecosystems that
have highest productivity, the most abundant biological diversity and the most
excessive belt ecological functions. They were drawn wide attention because of their
unique ecological environment and prominent role in recycling nutrients, trapping
pollutants and controling erosion. In recent years, the total area of China's coastal
wetlands decreased continually, natural wetlands area decreased shapely, while the
artificial wetlands and unnatural wetlands area were increasing. There are five main
reasons for the damage of costal wetlands, coastal reclamation, over-harvesting,
pollution, invasion of alien species and the changing of global climate.
Yantian Port is one of the most important tributaries of Sansha Bay. In recent
years, the habitat of Yantian Port, especially the Xiwei Bay degraded seriously due to
human culturing, reclamation, the invasion of Spartina and so on. To achieve its
ecological restoration, Xiwei Bay was taken different habitat restoration strategies
during 2012 to 2015, including land-based pollutant interception and abatement by
combinating coastal artificial wetlands and seawater ecological floating bed
technology, however, mangrove wetland expansion and artificial wetland cultivation
repair strategies were taken in Xiwei Bay. Microorganism is one of the most
important parts of the coastal wetlands and plays a significant role in nutrient cycling
and energy flowing. Therefore, microbial community structure in sediment is often
used to indicate the situation of habitat restoration. At present, high-throughput
sequencing has been widely used to study the microbial community structure because
of its strong accuracy, large amount of data and high speed. In this paper, Illumina
sequencing technology was used to compare the differences of microbial community
structure under different ecological restoration strategies, inquiry the changes of
microbial communities structural in temporal and spatial scales. Culturable
technology was used to isolate and purify bacterial, selected petroleum
hydrocarbons-degradative bacteria and measured the degradation capability of the
petroleum hydrocarbons-degradative bacteria. The main results were as follows:
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(1) Illumina high-throughput sequencing technology was used to study the
microbial community structure of Xiwei Bay sediments of Yantian Port. The results
showed that, there were 66 classes from 26 phyla in Yantian Port. Proteobacteria was
the dominant phylum (maked up 44.4%-65.7%), which included
Gammaproteobacteria main classes, Alphaproteobacteria, Betaproteobacteria,
Deltaproteobacteria and Epsilonproteobacteria. Further, Chloroflexi (maked up 4.6%-
10.0%) and Acidobacteria (maked up 4.1%-9.0%) were also the common phyla.
Bacteria community structures of different samples were in the same results at genus
level, which contained many reported functional bacteria. Microbial diversity varied
with time and space. Specifically, the microbial diversity in beach area was higher
than that in the Spartina grassland area and mangrove area. The diversity of
degradative bacteria was higher in the Spartina grassland area than that in the
mangrove area and beach area. Anaerorhabdus genus only existed in the new beach
area habitat, while the Syntrophomonas genus only existed in the mangrove habitats.
With time going, microbial diversity decreased. The GP21 genus, which belongs to
Acidobacteria phylum were dominant in 2012. From 2013 to 2015, Proteobacteria
phylum was dominating. In 2013, Sulfurovum genus, which belongs to
Epsilonproteobacteria family predominated, and Pelobacter genus, which belongs to
Deltaproteobacteria family predominated in 2014. In 2015, the Haliea genus which
belongs to Gammaproteobacteria family was dominant.
(2) Culturable bacteria were separated and purified by culturable technique, and
petroleum-degradative bacteria were enrichment and acclimation. In all, 3 phyla, 15
genera, 25 species of culturable bacteria were obtained from the enrichment and
domestication culture, including two petroleum-degradative bacteria and three
PAHs-degradative bacteria, identified as Rhodococcus sp. 14 C1-JGC2-1-1,
Acinetobacter sp. 14C1-JHC2-1-1, Croceicoccus sp. PQ-2(T) 14P-JHC2-1, Jiella
sp.15P-JC2G-3 and Thioclava sp. 15P-JC3G-3.
The degradation of saturated hydrocarbon and aromatic components in petroleum
by two petroleum hydrocarbon-degradative bacteria were measured by GC-MS, the
petroleum removal rate of different groups presented the order of CK(11.9%),
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Rhodococcus sp. 14 C1-JGC2-1-1(19.4%) and Acinetobacter sp. 14C1-JHC2-1-1
(25.3%). The phenanthrene removal rate of different groups presented the order of
CK(27.3%), Croceicoccus sp. 14P-JHC2-1(95.4%), Jiella sp. 15P-JC2G-3(63.7%)
and Thioclava sp. 15P-JC3G-3(80.8%), therefor the three PAHs-degrading bacteria
might play the most important role in the removal of phenanthrene.
Key Words: Coastal wetlands; Habitat restoration; High-throughput sequencing;
Microbial community structure
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第 1章 绪论
1
第 1章 绪论
1.1滨海湿地简介
1.1.1滨海湿地概念
湿地、森林和海洋并称为地球三大生态系统，由于其在物质循环、能量流动
等方面的巨大贡献而被誉为“地球之肾”、“基因库”等。1971 年 2 月，在伊朗
的拉姆萨尔召开了“湿地及水禽保护国际会议”，会议通过了《关于特别是作为
水禽栖息地的国际重要湿地公约》（简称《拉姆萨尔公约》或《湿地公约》）。该
公约明确定义：湿地是指不问其为天然或人工，常久或暂时之沼泽地、湿源、泥
炭地或水域地带，带有或静止或流动、或为淡水、半咸水或咸水水体者，包括低
潮时水深不超过 6 m 的水域。
滨海湿地与人类的生存、繁衍、发展息息相关，是自然界生物多样性最丰富
的生态系统之一，同时也是人类赖以生存的重要环境之一，它不仅为人类的生产、
生活提供丰富的资源，而且还具有重要的环境调节功能和生态效益[1, 2]。
1.1.2滨海湿地的退化
滨海湿地地处陆地和海洋的交汇处，其生态特征不仅受到陆地环境的影响，
还受到海洋环境的制约，既受到自然因素的控制，又受到人类活动的干扰，因此
滨海湿地是生态环境条件变化最剧烈和生态系统最易受到破坏的地区。随着经济
持续快速发展与人口剧烈增加，人类对湿地的干扰活动越来越频繁，滨海湿地己
经成为全球性的高脆弱性生态系统之一，全球约有 80%的滨海湿地资源丧失或退
化[3]，降低了经济生态价值并且严重干扰了湿地生态服务功能的发挥[4, 5]。我国
对滨海湿地的利用历史悠久，但大规模的开发还是在 20 世纪 50 年代以后。由于
对滨海湿地的不合理开发和利用，滨海湿地累计损失相当于现有海岸湿地总面积
的 50%。引起我国滨海湿地退化的因素主要包括两方面，即自然因素和人为因素。
自然因素包括侵蚀和海平面上升；人为因素主要指海岸围垦、城市和港口开发、
矿产资源开发、生物资源过度利用、污染和外来物种入侵等。
1.2滨海湿地的污染
滨海湿地是连接陆地生态系统和海洋生态系统的桥梁，是具有极高生态价值
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的生态系统之一[6, 7]。Costanza 等曾对美国部分湿地生态系统服务价值进行估算，
结果表明河口和潮滩盐沼滨海湿地生态系统每年分别提供相当于 22382 和 9990
美元/hm2 的生态系统服务价值，分别是热带雨林和农田生态系统的 2-7 倍和
45-160 倍[8]。我国沿海区域海岸带占国土面积 13%，承载着约 40%的全国人口，
创造了约 60%的国民生产总值（GDP）[9]。然而，自上个世纪开始滨海湿地生态
系统受到了人类活动的剧烈影响，全球约有 30%-50%滨海湿地呈现不同程度的
退化现象[10, 11]。由于滨海湿地生态系统是介于海陆交汇地带这一特殊地理位置，
所以会同时受到陆源和海上的人类活动影响[12]。
按照污染物来源，滨海湿地主要污染源分为陆源污染源和海上污染源。陆地
污染源主要是人类活动产生的各种点源和非点源污染物随入海河流经滨海湿地
生态系统进入海洋生态系统[13, 14]，包括工业、农业、生活污水和河流输入湿地的
污染物[15]；海上污染源包括港口和海上船舶污染源、水产养殖污染源等。按照污
染物性质，滨海湿地主要污染物分为无机污染物和有机污染物两类，无机污染物
主要包括重金属、无机营养盐（N、P）等；有机污染物主要有农药、石油等。
1.2.1无机污染物
1.2.1.1 重金属
重金属主要来源于采矿、工业和企业废水排放、污水灌溉、农药化肥滥用等。
矿业、工业和企业废水中含有大量的铅、铬等重金属，农药和化肥污水中含有大
量的砷元素。溪尾湾是重要的牡蛎养殖基地，养殖废水及生活污水的排放是沉积
物中重金属砷的重要来源。重金属由于其毒性、持久性和生物累积性成为自然环
境最具挑战性的问题之一[16]。环境中的重金属累积超过正常范围时会直接危害人
类健康，造成生态系统退化。重金属在生物体内可络合蛋白质及多种酶，从而导
致蛋白质和酶失去活性，造成生物中毒，通过生物累积性，最终威胁高等动物包
括人类的健康。重金属不能被生物降解，且某些微生物还可以将无机金属污染物
转化为有机金属污染物，进一步加大重金属污染物的毒性。重金属对人和动植物
的毒性不仅取决于重金属种类，理化性质还与重金属的浓度及存在形态有关。水
体中的重金属可通过贝类和鱼类等体表吸附，经食物链累积，对人类和动物造成
危害。沉积物中的重金属可以通过食物链产生生物累积效应，对底栖生物有毒性
作用[17]。水体中的重金属可结合在悬浮颗粒表面而聚集在沉积物中，同时沉积物
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中的重金属会在底栖动物的搅动等过程中重新释放到水体中[18]。
1.2.1.2无机营养盐（N、P）
随着陆域的开发和产业的不断发展，大量的工农业废水、生活污水及养殖废
水未经处理经河流入海或直接排放入海，工农业废水，特别是农业化肥污水，生
活污水和养殖废水由于水体本身污染的特点，富含 N、P 等无机营养盐，加重滨
海湿地污染情况[19]。近几年，中国沿海地区每年直接排放入海的污水约 9.6×109 t，
比 20 世纪 90 年代前期每年增加约 1.1×109 t，其中河流污染物携带量占总量的
90%以上[20]。这些污水、废水未经处理任意排放，导致滨海湿地 N、P 营养盐含
量过剩，超标面积不断增大，水体富营养化程度明显加重，发生赤潮的频度和规
模也越来越大，持续的时间也逐渐增长，这不仅破坏了滨海景观，也造成了生物
多样性丧失[21, 22]。
1.2.2有机污染物
1.2.2.1农药
滨海湿地的农药污染物主要来源于居民在养殖及农业生产活动中的废水
排放。我国是世界上农药的生产和施用大国，据调查，我国每年施用的农药高
达 50-60 万吨，仅 20%的农药被吸收，剩余的绝大部分流失在大气、水体、土
壤中，由于农药毒性强、持续时间长，导致生态环境不断恶化[23]。农药对生物
具有很强的毒性或者在环境中具有持久性、环境激素效应，对自然中生物的影
响也不同。有机磷农药（如敌敌畏），因含大量的磷元素，长期使用后会造成
水体富营养化，加剧赤潮发生频率，最终造成水体多种动植物因缺氧死亡，同
时有机磷农药还具有很强的毒性，会对高等动物的神经系统、大脑、心肺等组
织器官造成直接或间接的损害[24]；菊酯类杀虫剂，稳定性好，能在环境中长期
稳定存在，可通过食物链累积，最终给人类的健康带来严重威胁；滴滴涕和六
六六等有机氯农药具有“致癌、致畸、致突变”的“三致”效应[25]。许多农药
是人工合成的生物外源性物质，能稳定的长期存在环境中，很难被降解，易对
生态环境造成严重的破坏[26]。
1.2.2.2石油
石油是在地球形成的不同历史时期中由物理、化学和微生物作用转换有机
物残渣而形成的黄色或棕色的油状混合物，又称原油。石油中含有数百种化合
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